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質と，Sta. aureus sortaseおよびStr. gordonii sortaseと







































結したこれら3株のsrtA homologでStr. suis srtA破壊株を
形質転換し，遺伝子相補試験を行った。その結果，いず
れの遺伝子も，NCTC10234株srtAと同等な機能を担う
ことが確認でき，これらはsrtAの変異遺伝子であること
が示された。Str. suis srtA変異遺伝子の配列について詳
細な比較解析を行った結果，その変異座位は遺伝子全域
に分布し，srtA配列を基にした分子系統樹形は，16S
rRNA遺伝子またはchaperonin 60遺伝子の配列を基に
した既報の樹形と類似することが判明した。以上の成績
は，株の進化の過程で蓄積した点変異によりsrtA配列に
多様性が生じたが，sortase遺伝子としての機能は保存
されていることを示し，本菌種におけるsrtAの生物学的
重要性を示すものである。また，用いたStr. suis株は健
康豚由来株も含むことから，srtAの媒介するCWAP配置
固定機構は，本菌が環境の変化に適応し生残するための
戦略に広く必要とされ，病原性の発揮はその中の一例で
あると考察した。
本研究では，Str. suisに5つのsrtA homologを見出し，
その特徴を明らかにした。更に，遺伝学的手法と，新た
に考案した方法で粗精製したStr. suis CWAPの網羅的解
析を併用して，本菌のsortase遺伝子同定に成功した。ま
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た，本菌種にsortaseの媒介するCWAP配置固定機構が
普遍的に存在することを明らかにし，sortaseの進化に
関する知見を得た。現在，多くのグラム陽性菌でsortase
の研究が進行中であるが，それらの研究に先駆けて，本
研究で得られた成績は， グラム陽性菌， 特に
Streptococcus属菌のsortaseに関する重要な情報および解
析手法を提供するものとなった。
